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Resum
S’ha emprat electroforesi d’isoenzims per avaluar la
diversitat genètica de dues plantes vasculars endè-
miques dels Països Catalans, Seseli farrenyi Molero
& Pujadas (Apiaceae) i Petrocoptis montsicciana O.
Bolòs & Rivas Martínez (Caryophyllaceae). L’estu-
di d’aquesta última s’ha complementat amb el de
P. pardoi Pau, atès a que en el darrer tractament taxo-
nòmic són tractades com a sinònims. S’han
interpretat un total de 14 loci en S. farrenyi i 16 loci
en els dos tàxons de Petrocoptis. Són remarcables els
alts nivells de diversitat genètica que presenten els
tres tàxons, especialment en el cas de S. farrenyi,
molt superiors als esperats per a espècies endèmi-
ques. També s’aporten dades sobre l’estructura
poblacional dels diferents tàxons tractats i, fi-
nalment, s’enumeren les principals amenaces que
pateixen aquestes espècies i es proposen estratègies
per a la seva conservació.
MOTS CLAU: plantes vasculars endèmiques, electro-
foresi d’isoenzims, diversitat genètica, Seseli farre-
nyi, Petrocoptis montsicciana, P. pardoi, estructu-
ra poblacional, subpoblacions, conservació.
Abstract
Isozyme diversity of two vascular plants
endemic to the Catalan Countries: Seseli
farrenyi (Apiaceae) and Petrocoptis mont-
sicciana (Caryophyllaceae)
Allozyme electrophoresis is used to evaluate the
allozymic diversity of two vascular plants endemic to
the Catalan Countries, Seseli farrenyi Molero & Puja-
das (Apiaceae) and Petrocoptis montsicciana O.
Bolòs & Rivas Martínez (Caryophyllaceae). The
study of P. montsicciana has been combined with that
of P. pardoi Pau, since they are considered syno-
nymous in the most recent taxonomic treatment. 14
loci have been interpreted in S. farrenyi and 16 loci in
the two Petrocoptis taxa. The high levels of genetic
diversity found in the three taxa are surprising, far
exceeding those expected for endemic species,
especially in the case of S. farrenyi. Data about popu-
lation structure are given for the taxa studied and,
finally, the main threats to these species are enume-
rated and conservation strategies are suggested.
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Resumen
Diversidad isoenzimática de dos plantas
vasculares endémicas de los Països Catalans:
Seseli farrenyi (Apiaceae) y Petrocoptis montsic-
ciana (Caryophyllaceae).
Se ha utilizado electroforesis de isoenzimas para evaluar la
diversidad genética de dos plantas vasculares endémicas de
los Països Catalans, Seseli farrenyi Molero & Pujadas
(Apiaceae) y Petrocoptis montsicciana O. Bolòs & Rivas
Martínez (Caryophyllaceae). El estudio de esta última se ha
complementado con el de P. pardoi Pau, debido a que en el
último tratamiento taxonómico son tratadas como sinóni-
mos. Se han interpretado un total de 14 loci en S. farrenyi y
16 loci en los dos taxones de Petrocoptis. Son remarcables
los altos niveles de diversidad genética que presentan los
3 taxones, especialmente en el caso de S. farrenyi, muy su-
periores a los esperados para especies endémicas. También
se aportan datos acerca de la estructura poblacional de los
diferentes taxones tratados, y, finalmente, se enumeran las
principales amenazas que sufren estas especies y se propo-
nen estrategias para su conservación.
PALABRAS CLAVE: plantas vasculares endémicas,
electroforesis de isoenzimas, diversidad gené-
tica, Seseli farrenyi, Petrocoptis montsicciana,
P. pardoi, estructura poblacional, subpoblacio-
nes, conservación.
Introducció
El coneixement de la composició genètica
de les espècies és essencial a l’hora de plante-
jar-se plans de conservació (Hamrick, 1983;
Ellstrand & Elam, 1993; Loeschcke et al.,
1994), atès que el manteniment dels nivells de
variabilitat genètica és una acció que contribu-
eix a conservar el potencial evolutiu i la capa-
citat de resposta i adaptació enfront canvis
ambientals, tan biòtics com abiòtics (Barrett
& Kohn, 1991). L’electroforesi d’isoenzims
és actualment una de les tècniques més em-
prades per a mesurar la composició genètica
dels vegetals en el camp de la conservació,
ja que ofereix una alta versatilitat i uns cos-
tos reduïts en comparació amb d’altres tècni-
ques moleculars (Torres, 1999; Hogbin et
al., 2000).
La conca mediterrània és considerada avui
un dels 25 punts calents (hotspots) de biodi-
versitat mundial, per l’elevat nombre d’espècies
endèmiques i la considerable pèrdua d’hàbitats
experimentada en els darrers temps (Myers et
al., 2000). Gairebé la meitat dels endemismes
mediterranis són ibèrics (Torres, 1999), dels
quals prop de 300 són de distribució limitada
als Països Catalans o almenys al nord-est de
la península Ibèrica (Sáez et al., 1998). Les
espècies rares o endèmiques, atesa la seva li-
mitada àrea de distribució i una mida pobla-
cional sovint petita són, en un principi, més
susceptibles de patir un procés d’extinció que
les espècies d’àmplia distribució.
S’han seleccionat dues espècies endèmi-
ques dels Països Catalans, amb idiosincràsies
diferents i sotmeses a diverses pressions, per
tal de dur a terme una anàlisi electroforètica,
amb els objectius de descriure els nivells de
diversitat genètica, conèixer-ne l’estructura
poblacional i establir criteris, amb les dades
obtingudes, enfocats a la seva conservació.
Material i mètodes
Tàxons estudiats i estratègia de mostratge
Seseli farrenyi Molero & Pujadas és una
petita apiàcia perenne amb roseta basal, que
produeix abundants umbel·les, de flors petites
de color blanc i fruits ovoides. És una espècie
diploide amb 2n = 18 (Fernández-Casas et al.,
1979), al·lògama i de pol·linització entomòfila,
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visitada per una gran varietat de petits insec-
tes (A. Rovira, com. pers.), i que creix en
esquists dels penya-segats litorals, lleugera-
ment àcids. Només se’n coneixen tres pobla-
cions, molt properes entre elles, que sumen
poc més de 2000 individus, localitzades a la
franja nord del cap de Creus (Alt Empordà).
Seguint els criteris de la UICN (1994), l’ex-
tensió de presència de l’espècie és de 0,47
km2. Quan va ser descrita per primer cop
(Molero & Pujadas, 1979), només se’n conei-
xia una població, Ses Estenedors, encara que
alguns anys més tard (Franquesa, 1995) se’n
descobriren dues més, Es Camallerús i Es Bol
d’Es Prim. El mostratge s’ha dut a terme en
les tres poblacions, seguint una estratègia de
recol·lecció per subpoblacions detectades al
camp (taula 1), i recollint fulles joves de les
rosetes basals, que s’han dipositat en sobres,
transportat al laboratori i conservat a la neve-
ra a 4 °C fins al moment de la seva anàlisi.
P. montsicciana O. Bolòs & Rivas Martí-
nez és una petita cariofil·làcia perenne de
flors violades, amb una llavor que presenta un
estrofíol de pèls, gens freqüent en aquesta fa-
mília (Montserrat & Fernández-Casas, 1990).
És diploide amb 2n = 24 (Fernández-Benito,
1999), al·lògama i de pol·linització entomòfi-
la, visitada bàsicament per himenòpters (M.
Bosch, com. pers.). Habita en parets verticals
extraplomades i balmes de roca calcària. Avui
hi ha localitzades 13 poblacions d’aquesta
espècie, situades en gorges i cingleres dels
Pre-pirineus catalans i aragonesos, que comp-
tabilitzen al voltant dels 11.000 individus
(López-Pujol, 2000). La seva extensió de pre-
sència és d’uns 900 km2 (López-Pujol, 2000).
L’estudi d’aquest tàxon s’ha combinat amb el
de Petrocoptis pardoi Pau, morfològicament
gairebé indistingible de l’anterior i que creix
a les parets calcàries de la conca del riu Ber-
gantes, a la confluència de les províncies de
Terol i Castelló. El nombre total d’individus
d’aquest tàxon és similar (al voltant de
10.000), però la seva àrea de distribució és
molt més reduïda (extensió de presència =
225 km2) (López-Pujol, 2000). El recent estu-
di taxonòmic de Mayol & Rosselló (1999) del
gènere Petrocoptis ha unificat els dos tàxons
en una sola espècie, seguint criteris morfolò-
gics, però també utilitzant marcadors bioquí-
mics, com els isoenzims i les seqüències ITS
nuclears. El mostratge s’ha dut a terme en qua-
tre poblacions de P. montsicciana (presa de
Camarasa, congost de Terradets, congost de
Mont-Rebei i La Móra Comdal) i en tres de P.
pardoi (Aiguaviva, Cantal Badat i Barranc de
la Mare de Déu), seguint criteris de represen-
tativitat i accessibilitat (taula 1), i ha estat
forçosament linear, atenent al seu hàbitat
rupícola, i abastant l’extensió total de la po-
blació quan ha estat possible. El tractament de
les mostres ha estat idèntic que en l’estudi de
S. farrenyi.
Cal afegir que es tracta de dues espècies
amenaçades, i per tant el mostratge sempre
s’ha realitzat de manera acurada, per tal de
causar el mínim dany a les poblacions analit-
zades. S. farrenyi està inclosa dins la catego-
ria en perill (EN) de la UICN, tant al  «Catà-
leg de plantes vasculars endèmiques, rares o
amenaçades de Catalunya» (Sáez et al., 1998)
com a la «Lista Roja de la Flora Vascular
Española» (Aizpuru et al., 2000). Per altra
banda, tant P. montsicciana com P. pardoi
estan llistats dins la categoria vulnerable (VU)
a Catalunya (Sáez et al., 1998), a l’Aragó
(Sainz et al., 1996) i a escala estatal (Aizpuru
et al., 2000). P. montsicciana ha estat inclosa
també a l’Annex 2 de la Directiva Hàbitats de
la Unió Europea (92/43/CEE) i a l’Annex 1 de
la Revisió del Conveni de Berna.
Anàlisi electroforètica
En tots els tàxons estudiats, les fulles, un
cop esmicolades, s’han triturat i homogeneït-
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zat en gresols de porcellana amb l’ajuda d’un
tampó d’extracció de composició coneguda
(Bosch, 1999). Els extractes obtinguts s’absor-
beixen en papers de filtre Whatman de 3 mm,
que es guarden al congelador a –20 °C fins al
moment de realitzar l’electroforesi, que sempre
ha estat horitzontal i emprant com a suport
gels de midó al 12,5 %. S’han assajat 21
enzims en cadascun dels tàxons estudiats,
variant el nombre d’enzims resolts i loci
interpretats, que es detalla a la taula 2. La me-
todologia detallada està descrita a Vallejos
(1983), Shields et al. (1983) i Wendel &
Weeden (1989).
Per a l’anàlisi genètica, els loci s’han nu-
merat consecutivament i els al·lels presents
en cada locus s’han designat alfabèticament a
partir del més anòdic. Els fenotips obtinguts
han estat interpretats en termes genètics se-
guint els principis estàndard (Wendel &
Weeden, 1989). Per calcular els nivells de di-
versitat genètica, s’han emprat els paràmetres
següents: P, el percentatge de loci polimòrfics
quan la freqüència de l’al·lel més comú es
igual o inferior a 0,95; A, el nombre mitjà
d’al·lels per locus, H
o
, l’heterozigosi observa-
da i H
e
, l’heterozigosi esperada. També s’ha
calculat F, l’índex de fixació de Wright (1951),
per a comparar les desviacions de les freqüèn-
cies genotípiques respecte l’equilibri de Hardy-
Weinberg. La distribució de la diversitat ge-
nètica s’ha calculat mitjançant els estadístics
de Nei (1973): diversitat genètica total (HT),
diversitat intrapoblacional (HS), diversitat inter-
poblacional (DST) i coeficient de diferenciació
gènica (GST). El fluxe gènic s’ha calculat a
través de l’equació de Wright (1951): Nm =
1- GST / 4 GST. També s’han determinat entre
parelles de poblacions els paràmetres I, la
identitat genètica de Nei (1978), i D, la dis-
tància genètica de Nei (1972). Específica-
ment en S. farrenyi, també s’ha dut a terme
l’anàlisi jeràrquica de FST (Wright, 1965), per
avaluar la hipotètica estructura de les pobla-
cions en subpoblacions. El mètode d’agrupa-
ment UPGMA ens ha permès construir den-
drogrames de poblacions basats en els valors
de I entre parelles de poblacions.
El programa BIOSYS-1 versió 1.7 (Swo-
fford & Selander, 1989) ens permet el càlcul de
P, A, H
o
, H
e
, F, FST i els dendrogrames, mentre
que la resta de paràmetres s’han calculat amb
el GeneStat versió 3.31 (Whitkus, 1988).
Resultats
Seseli farrenyi
S’han pogut interpretar 14 loci en S. farre-
nyi, i s’ha obtingut un total de 49 al·lels (taula
3). No s’han detectat diferències substancials
en les freqüències al·lèliques comparant les
tres poblacions, puix que en totes elles el ma-
teix al·lel és el més freqüent en 13 dels 14 loci.
A la població d’Es Camallerús hem detectat 4
al·lels privats (un al·lel privat és aquell que no-
més és present en una població), 2 a Es Bol
d’Es Prim i cap a Ses Estenedors. Els al·lels
rars (al·lels que es troben en una proporció <
0,05), en canvi, són prou nombrosos a les tres
poblacions: 17 a Es Camallerús, 15 a Es Bol
d’Es Prim i 8 a Ses Estenedors. S. farrenyi pre-
senta uns valors elevadíssims de diversitat ge-
nètica si calculem la mitjana de les tres pobla-
cions (taula 5): P = 83,3 %, A = 3,0 i H
e
 =
0,297. Si comparem les tres poblacions entre
sí, la més diversa és Es Bol d’Es Prim (H
e
 =
0,305), mentre que la menys diversa és Ses Es-
tenedors (H
e
 = 0,285). S’ha utilitzat un test xi-
quadrat (χ2), per a avaluar les desviacions de F
respecte de zero. 11 dels 39 tests indiquen con-
formitat amb l’equilibri Hardy-Weinberg (P ≥
0,05), mentre que 28 valors de F són significa-
tivament més grans que zero (P < 0,05), indi-
cant una deficiència d’heterozigots.
La diversitat genètica total (HT = 0,310)
està distribuïda gairebé exclusivament dins
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les poblacions (HS = 0,297) que no pas entre
elles (DST = 0,013) (taula 6). Com a conse-
qüència, el coeficient de diferenciació gènica
resulta molt petit (GST = 0,041), la qual cosa
indica que només al voltant del 4 % de la
diversitat genètica total és atribuïble a la dife-
renciació interpoblacional i, per tant, el fluxe
gènic és molt elevat (Nm = 5,85), valor indi-
catiu d’un intercanvi substancial de gens
entre poblacions,  que pot explicar-se per la
proximitat entre elles (les dues poblacions
més distants es troben a 3 km). Són de pre-
veure, doncs, valors elevats d’identitat genèti-
ca: la mitjana de I entre parelles de poblacions
és prou alta (0.982), mentre la parella de
poblacions més «idèntica» genèticament és
Ses Estenedors-Es Camallerús (I = 0,987) i la
menys idèntica és la parella Es Bol d’Es
Prim-Es Camallerús (I = 0,973). El dendro-
grama UPGMA que obtenim situa més pro-
pera Ses Estenedors a Es Camallerús que
respecte a Es Bol d’Es Prim (figura 2). Per
avaluar la hipotètica estructura de les poblaci-
ons en subpoblacions, detectada al camp (Es
Bol d’Es Prim té 6 nuclis d’individus relativa-
ment aïllats, Ses Camallerús 4 i Ses Estene-
dors només un) s’ha portat a terme l’anàlisi
jeràrquica de FST (Wright, 1965). Els nivellsjeràrquics designats han estat el de població i
subpoblació, i la proporció més gran de diver-
gència (FXY) és deguda a la variació que es
produeix entre subpoblacions dins les pobla-
cions (FXY = 0,045), més que no pas la que es
dóna entre poblacions respecte el total (FXY =
0,015) (taula 7).
Petrocoptis montsicciana i P. pardoi
Entre els 16 loci que s’han interpretat en
ambdues espècies de Petrocoptis, hem detec-
tat un total de 53 al·lels, 49 a les poblacions
de P. montsicciana i 39 al nucli de poblacions
de P. pardoi (taula 4). 35 al·lels són comuns a
TAULA 1. Poblacions estudiades de S. farrenyi, P. montsicciana i P. pardoi. La localització de les poblacions està
detallada en quadrícules UTM 10 × 10 km.
Populations of S. farrenyi, P. montsicciana and P. pardoi studied. The location of the populations is indicated
by their UTM 10 × 10 km squares.
Localitat Localització Mida poblacional Mida mostral
S. farrenyi
Ses Estenedors 31TEG28 90 30
Es Camallerús 31TEG28 716 112
Es Bol d’Es Prim 31TEG28 1.260 135
P. montsicciana
Presa de Camarasa 31TCG24 3.200 31
Congost de Terradets 31TCG25 1.750 21
Congost de Mont-Rebei 31TCG06 2.000 46
La Móra Comdal 31TCG66 220 42
P. pardoi
Aiguaviva 31TYL41 80 22
Cantal Badat 31TYL31 600 31
Barranc de la Mare de Déu 31TYL31 5.000 30
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les dues espècies, mentre que 14 al·lels només
es troben a P. montsicciana i 4 únicament a P.
pardoi. Només han mostrat al·lels privats 4
poblacions dels dos tàxons: Camarasa (4),
Mont-Rebei (3), Aiguaviva (1) i Barranc de la
Mare de Déu (1). Hem detectat al·lels rars en
totes les poblacions mostrejades (17 al·lels
sumant totes les poblacions de P. montsic-
ciana i 7 al·lels a les de P. pardoi). Petro-
coptis montsicciana presenta uns valors més
alts de diversitat genètica que P. pardoi (taula
5): P = 70,3 %, A = 2,2 i H
e
 = 0,239 en la pri-
mera i P = 56,3 %, A = 1,9 i H
e
 = 0,192 en la
segona. Prenent les dues espècies alhora, la po-
blació amb més diversitat és La Móra Comdal
(H
e
 = 0,291) i la menys variable Barranc de la
Mare de Déu i (H
e
 = 0,175). Aplicant un test
xi-quadrat (χ2), s’han avaluat les desviacions
de F respecte zero. 19 dels 80 tests indiquen
conformitat amb les proporcions de Hardy-
Weinberg (P 0,05), mentre que 61 valors de
F són significativament més grans que zero (P
< 0,05), fet que fa palesa una deficiència
d’heterozigots.
La diversitat genètica total és lleugerament
superior a P. montsicciana (HT = 0,384) que a
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TAULA 2. Enzims resolts i loci interpretats en els tàxons estudiats. Els enzims s’anomenen amb la seva abrevia-
tura habitual, nom recomanat pel Nomenclature Committee of the International Union of Biochemistry and
Molecular Biology (NC-IUBMB, 2001) i número EC (Enzyme Commission).
Enzymes resolved and loci interpreted in the taxa studied. Enzymes are designated by their usual abbreviation,
name recommended by the Nomenclature Committee of the International Union of Biochemistry and Molecular
Biology (NC-IUBMB, 2001) and EC number (Enzyme Commission).
Enzim resolt Loci interpretats
S. farrenyi
AAT / Aspartat transaminasa / 2.6.1.1 Aat
ADH / Alcohol deshidrogenasa / 1.1.1.1 Adh
DIA / NAD(P)H2 deshidrogenasa / EC 1.6.99.- Dia-1, Dia-2
IDH / Isocitrat deshidrogenasa / 1.1.1.42 Idh
MDH / Malat deshidrogenasa / 1.1.1.37 Mdh-1, Mdh-3, Mdh-4
6PGD / fosfogluconat deshidrogenasa (descarboxilant) / 1.1.1.44 6Pgd-1, 6Pgd-2
PGI / Glucosa-6-fosfat isomerasa / 5.3.1.9 Pgi-1, Pgi-2
PGM / Fosfoglucomutasa / 5.4.2.2 Pgm-2
RBC / Ribulosa bifosfat carboxilasa / 4.1.1.39 Rbc
P. montsicciana i P. pardoi
AAT / Aspartat transaminasa / 2.6.1.1 Aat
ACO / Aconitat hidratasa / 4.2.1.3 Aco-1, Aco-2
ADH / Alcohol deshidrogenasa / 1.1.1.1 Adh
DIA / NAD(P)H2 deshidrogenasa / EC 1.6.99.- Dia-2, Dia-3
MDH / Malat deshidrogenasa / 1.1.1.37 Mdh-1, Mdh-4
ME / Malat deshidrogenasa (oxaloacetat-descarboxilant) (NADP) / 1.1.1.40 Me
6PGD / fosfogluconat deshidrogenasa (descarboxilant) / 1.1.1.44 6Pgd-1, 6Pgd-2
PGI / Glucosa-6-fosfat isomerasa / 5.3.1.9 Pgi-2
PGM / Fosfoglucomutasa / 5.4.2.2 Pgm-1, Pgm-2
PRX / Peroxidasa / 1.11.1.7 Prx-1, Prx-2
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Taula 3.  Freqüències al.lèliques per a 14 loci a les tres poblacions de S. farrenyi. L’al·lel més freqüent està en
negreta.
Allele frequencies for 14 loci in three populations of S. farrenyi. Most frequent allele is bold type.
Locus Al·lel Ses Estenedors Es Camallerús Es Bol d’Es Prim
Aat a 0,000 0,000 0,007
b 1,000 1,000 0,993
Adh a 0,833 0,946 1,000
b 0,167 0,054 0,000
Dia-1 a 0,017 0,009 0,004
b 0,833 0,813 0,948
c 0,150 0,179 0,048
Dia-2 a 0,017 0,004 0,030
b 0,133 0,138 0,289
c 0,850 0,857 0,670
d 0,000 0,000 0,011
Idh a 0,017 0,018 0,059
b 0,300 0,188 0,248
c 0,683 0,786 0,663
d 0,000 0,009 0,030
Mdh-1 a 0,000 0,013 0,000
b 0,083 0,085 0,196
c 0,917 0,902 0,804
Mdh-3 a 0,067 0,018 0,126
b 0,933 0,982 0,874
Mdh-4 a 0,100 0,018 0,074
b 0,900 0,938 0,896
c 0,000 0,045 0,030
6Pgd-1 a 0,000 0,013 0,004
b 0,967 0,915 0,937
c 0,033 0,071 0,059
6Pgd-2 a 0,033 0,000 0,044
b 0,233 0,098 0,304
c 0,717 0,683 0,507
d 0,017 0,214 0,141
e 0,000 0,004 0,004
Pgi-1 a 0,017 0,027 0,026
b 0,333 0,232 0,433
c 0,383 0,496 0,422
d 0,267 0,228 0,119
e 0,000 0,018 0,000
Pgi-2 a 0,000 0,018 0,000
b 0,117 0,277 0,015
c 0,750 0,451 0,737
d 0,133 0,219 0,230
e 0,000 0,036 0,019
Pgm-2 a 0,000 0,125 0,004
b 0,983 0,848 0,889
c 0,017 0,027 0,107
Rbc a 0,000 0,022 0,000
b 0,167 0,281 0,107
c 0,533 0,478 0,689
d 0,300 0,174 0,159
e 0,000 0,045 0,044
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TAULA 4.  Freqüències al·lèliques per a 16 loci a quatre poblacions de P. montsicciana i a tres poblacions de P.
pardoi. L’al·lel més freqüent està en negreta.
Allele frequencies for 16 loci in four populations of P. montsicciana and three populations of P. pardoi. Most
frequent allele is bold type.
Locus Al·lel Camarasa La Móra Mont-Rebei Terradets Aiguaviva Barranc Cantal Badat
Comdal de la Mare
de Déu
Aat a 0,032 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000
b 0,548 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000
c 0,419 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000
Aco-1 a 0,935 0,929 0,848 1,000 0,955 0,933 0,903
b 0,065 0,071 0,152 0,000 0,045 0,067 0,097
Aco-2 a 0,065 0,095 0,087 0,000 0,045 0,067 0,323
b 0,935 0,857 0,891 1,000 0,955 0,933 0,645
c 0,000 0,048 0,022 0,000 0,000 0,000 0,032
Adh a 0,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000
b 1,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000
Dia-2 a 0,000 0,000 0,022 0,000 0,000 0,000 0,000
b 0,048 0,702 0,043 0,024 0,000 0,000 0,000
c 0,952 0,298 0,913 0,881 1,000 0,917 0,871
e 0,000 0,000 0,022 0,095 0,000 0,083 0,129
Dia-3 a 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,167 0,000
b 0,065 0,155 0,043 0,000 0,000 0,200 0,194
c 0,935 0,821 0,924 0,762 0,864 0,633 0,806
d 0,000 0,024 0,033 0,238 0,136 0,000 0,000
Mdh-1 a 0,000 0,357 0,000 0,000 0,955 0,050 1,000
b 1,000 0,643 1,000 1,000 0,045 0,950 0,000
Mdh-4 a 0,000 0,000 0,000 0,000 0,955 0,000 0,984
b 0,871 1,000 1,000 1,000 0,045 1,000 0,016
c 0,129 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000
Me a 0,177 0,024 0,076 0,095 0,068 0,000 0,065
b 0,710 0,679 0,652 0,833 0,545 0,800 0,710
c 0,113 0,238 0,250 0,071 0,386 0,200 0,226
d 0,000 0,060 0,022 0,000 0,000 0,000 0,000
6Pgd-1 a 0,839 0,071 0,000 0,143 0,182 0,133 0,000
b 0,161 0,095 0,043 0,857 0,341 0,150 0,097
c 0,000 0,833 0,870 0,000 0,477 0,717 0,903
d 0,000 0,000 0,076 0,000 0,000 0,000 0,000
e 0,000 0,000 0,011 0,000 0,000 0,000 0,000
6Pgd-2 a 0,000 0,429 0,076 0,000 0,045 0,000 0,065
b 1,000 0,571 0,685 1,000 0,182 0,050 0,726
c 0,000 0,000 0,239 0,000 0,523 0,950 0,210
d 0,000 0,000 0,000 0,000 0,250 0,000 0,000
Pgi-2 a 0,548 0,000 0,000 0,619 1,000 1,000 1,000
b 0,435 0,107 1,000 0,381 0,000 0,000 0,000
c 0,016 0,893 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000
Pgm-1 a 0,000 0,000 0,000 0,000 0,364 0,583 0,355
b 0,000 0,262 0,467 0,357 0,636 0,417 0,629
c 0,839 0,726 0,533 0,500 0,000 0,000 0,016
d 0,161 0,012 0,000 0,143 0,000 0,000 0,000
Pgm-2 a 0,000 0,048 0,109 0,048 0,000 0,000 0,000
b 0,758 0,833 0,891 0,762 0,932 0,967 0,903
c 0,226 0,071 0,000 0,190 0,068 0,000 0,097
d 0,016 0,048 0,000 0,000 0,000 0,033 0,000
Prx-1 a 0,145 0,071 0,043 0,000 0,000 0,000 0,000
b 0,855 0,440 0,837 0,643 1,000 1,000 0,968
c 0,000 0,488 0,120 0,357 0,000 0,000 0,032
Prx-2 a 0,565 0,036 0,109 0,310 0,000 0,000 0,032
b 0,435 0,810 0,859 0,690 0,932 0,800 0,871
c 0,000 0,155 0,033 0,000 0,068 0,200 0,097
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P. pardoi (HT = 0,298), i tant la diversitat ge-
nètica intrapoblacional com interpoblacional
també són més elevades a P. montsicciana
(HS = 0,239 i DST = 0,144) que a P. pardoi (HS =
0,192 i DST = 0,105) (taula 4). El coeficient de
diferenciació gènica (GST) presenta uns valors
de 0,376 i 0,354 a P. montsicciana i P. pardoi,
respectivament, que són indicatius d’una eleva-
da divergència entre poblacions. El flux gènic
(Nm) és en conseqüència molt petit (0,415 a P.
montsicciana i 0,456 a P. pardoi), insuficient
per a contrarestar la divergència resultant d’un
procés de deriva genètica (Nm hauria de ser
1,0; Wright, 1951). Els dos tàxons presenten
petits nivells d’identitat genètica i, per tant, va-
lors elevats de distància genètica (D) entre les
parelles de poblacions analitzades, probable-
ment a causa de l’aïllament geogràfic entre
elles. Els valors de I són lleugerament més alts
entre parelles de poblacions de P. pardoi (mitja-
na de I és 0,870) que de P. montsicciana (la mit-
jana de I resta en 0,809) i, si observem el den-
drograma UPGMA (figura 3), ens conforma
dos clusters ben diferenciats, un per al nucli de
TAULA 5. Resum de la diversitat genètica per totes les poblacions estudiades de S. farrenyi, P. montsicciana i P.
pardoi. N: mida de la mostra; P: percentatge de loci polimòrfics; A: nombre mitjà d´al·lels per locus; H
o
:
heterozigosi observada; H
e
: heterozigosi esperada. Error estàndard entre parèntesis.
Summary of genetic diversity in all studied populations of S. farrenyi, P. montsicciana and P. pardoi. N: sample
size; P: percentage of polymorphic loci; A: mean number of alleles per locus; H
o
: observed heterozygosity; H
e
:
expected panmictic heterozygosity. Standard error in parentheses.
Població N P A H
o
H
e
S. farrenyi
Ses Estenedors 30 78,6 2,6 0,124 (0,029) 0,285 (0,056)
Es Camallerús 112 85,7 3,3 0,137 (0,023) 0,302 (0,062)
Es Bol d’Es Prim 135 85,7 3,1 0,100 (0,020) 0,305 (0,057)
Mitjana 83,3 3,0 0,120 0,297
Desviació estàndard 4,1 0,36 0,019 0,011
P. montsicciana
Presa de Camarasa 31 75,0 2,1 (0,2) 0,127 (0,043) 0,243 (0,047)
Congost de Terradets 21 56,3 1,8 (0,2) 0,146 (0,061) 0,221 (0,055)
Congost de Mont-Rebei 46 68,8 2,4 (0,3) 0,111 (0,059) 0,202 (0,045)
La Móra Comdal 42 81,3 2,4 (0,2) 0,100 (0,039) 0,291 (0,046)
Mitjana 70,3 2,2 0,121 0,239
Desviació estàndard 10,7 0,29 0,020 0,038
P. pardoi
Aiguaviva 22 43,8 1,9 (0,2) 0,068 (0,040) 0,198 (0,060)
Cantal Badat 31 62,5 2,1 (0,2) 0,079 (0,039) 0,204 (0,046)
Barranc de la Mare de Déu 30 62,5 1,8 (0,2) 0,069 (0,043) 0,175 (0,047)
Mitjana 56,3 1,9 0,072 0,192
Desviació estàndard 10,8 0,5 0,0065 0,015
Mitjana de les 2 espècies
   de Petrocoptis 64,3 2,1 0,100 0,217
Desviació estàndard 12,3 0,26 0,030 0,038
46
poblacions de P. montsicciana i un altre per al
nucli de P. pardoi. Entre els dos nuclis de pobla-
cions, el de P. montsicciana i el de P. pardoi, la
identitat genètica desprèn un valor relativament
alt (I = 0,724) en comparació amb les identitats
que obtenim entre parells de poblacions.
Discussió i conclusions
Des de fa molts anys hi ha una percepció
generalitzada que les espècies rares o endèmi-
ques estan genèticament depauperades (Steb-
bins, 1942); els reculls a bastament coneguts
de dades isoenzimàtiques de plantes (Hamrick
& Godt, 1990; 1996) postulen que hi ha un pa-
tró de baixa diversitat genètica a les espècies
endèmiques. Cal prendre però amb precaució
aquestes dades, ja que aquesta limitada varia-
bilitat genètica es pot considerar alhora una
causa i una conseqüència de raresa (Bosch et
al., 1998; Gitzendanner & Soltis, 2000). Di-
verses raons són les que s’han proposat per
explicar els baixos nivells de diversitat genèti-
ca trobats en els tàxons endèmics: la petita
mida de les poblacions i/o l’aïllament d’aques-
tes (Barrett & Kohn, 1991) i un hàbitat molt
uniforme (Babbel & Selander, 1974).
L’estudi isoenzimàtic de moltes espècies
endèmiques en els darrers anys sembla que va
camí de demostrar, però, que no existeix una
correlació clara entre els nivells de diversitat
genètica i l’àrea de distribució d’una espècie.
A la Mediterrània occidental disposem de di-
versos exemples d’espècies endèmiques amb
alts nivells de variabilitat genètica, com ara
Artemisia molinieri (Torrell et al., 1999),
Delphinium bolosii (Bosch et al., 1998),
Antirrhinum mollissimum i Antirrhinum mi-
crophyllum (Mateu-Andrés, 1999; Torres,
1999). Els tres tàxons objecte del present estu-
di semblen pertànyer a aquest grup d’espècies
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TAULA 6. Mitjana dels valors dels estadísics de Nei (1973) de tots els loci interpretats en S. farrenyi, P.
montsicciana i P. pardoi. HT: diversitat total de l´espècie; HS: diversitat intrapoblacional; DST: diversitat
interpoblacional; GST: coeficient de diferenciació gènica.
Mean values of Nei (1973) statistics across loci in S. farrenyi, P. montsicciana and P. pardoi. HT: total genetic
diversity; HS: genetic diversity within populations; DST: genetic diversity between populations; GST: proportion
of total genetic diversity among populations.
HT HS DST GST
Mitjana de S. farrenyi 0,310 0,297 0,013 0,041
Mitjana de P. montsicciana 0,384 0,239 0,144 0,376
Mitjana de P. pardoi 0,298 0,192 0,105 0,354
Mitjana de les 2 espècies de Petrocoptis 0,341 0,215 0,124 0,365
TAULA 7. Anàlisi jeràrquica de FST en S. farrenyi.
Hierarchical FST analysis in S. farrenyi.
Comparació Component de variància FXT
X Y
Subpoblació — Població 0,19524 0,045
Subpoblació — Total 0,26205 0,060
Població — Total 0,06681 0,015
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que, tot i ser de distribució reduïda, mantenen
uns nivells de variabilitat isoenzimàtica molt
superiors als esperats.
Seseli farrenyi
Aquesta espècie presenta uns nivells de di-
versitat genètica molt superiors als esperats
per a espècies endèmiques (P = 26,3  %, A =
1,39, H
e
 = 0,063; Hamrick & Godt, 1990). És
adequat però matisar aquestes dades a causa
de l’elevat nombre d’al·lels rars que contenen
totes les poblacions, al·lels que, per la seva
baixa freqüència, són susceptibles de perdre’s
del pool al·lèlic poblacional amb una relativa
rapidesa com a conseqüència de processos
com ara la deriva genètica.
La població menys diversa és Ses Estene-
dors (H
e
 = 0,285), amb uns valors lleugera-
ment més petits de variabilitat, que poden ex-
plicar-se per una mida poblacional força reduï-
da (90 individus). El 1979 la seva mida es va
estimar en 500 individus (Molero & Pujadas,
1979), el que fa pensar que aquesta població
podria estar patint un coll d’ampolla, relatiu
però, atesos els alts nivells de diversitat que
encara conserva. L’antiga presència d’indivi-
dus intermedis entre les poblacions de Ses
Estenedors i Es Camallerús (J. Molero, com.
pers.), molt properes geogràficament (0,5 km),
ens fa pensar en la possibilitat que Ses Estene-
FIGURA 1. Àrea de distribució dels tres tàxons estudiats, en quadrícules UTM 10 × 10 km.  Seseli farrenyi; 
Petrocoptis montsicciana;  Petrocoptis pardoi.
Distributions of the three taxa studied, by UTM 10 × 10 km squares. Seseli farrenyi;  Petrocoptis montsicciana;
 Petrocoptis pardoi.
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dors sigui un reducte resultat de la fragmenta-
ció d’una població ancestral que incloïa les
dues, hipòtesi recolzada pel dendrograma
UPGMA (figura 2) i els elevats valors d’iden-
titat genètica entre ambdues.
La deficiència d’heterozigots observada
(els valors de H
o
 són inferiors als de H
e
 a les
tres poblacions) no pot explicar-se per una
situació d’endogàmia, ja que només una pro-
porció dels valors de F, i no la seva totalitat,
indiquen disconformitat amb l’equilibri de
Hardy-Weinberg, sinó que la causa més facti-
ble és l’estructuració de les poblacions en
subpoblacions (efecte Wahlund), prèviament
observades al camp. La raó més probable per
explicar aquesta estructuració és la limitada
pol·linització de l’espècie (les distàncies de
dispersió del pol·len són petites pel tipus de
pol·linitzadors que té; A. Rovira, com. pers.),
que condueix a una agregació de genotips
genèticament similars i produeix les desviaci-
ons detectades respecte de l’equilibri Hardy-
Weinberg. Els resultats de l’anàlisi jeràrquica
de FST confirmen aquesta subdivisió de les
poblacions en subpoblacions en l’espai.
Aquesta estructura poblacional adquireix
més complexitat si tenim en compte que no-
més una petita proporció dels individus flo-
reixen i fructifiquen cada any (entre el 10 % i
el 25 %), de manera que només s’encreuen els
individus que comparteixen fenologia. Aquest
fenomen ja havia estat detectat anteriorment
en apiàcies (P. Arús, com. pers.), i condueix a
l’existència de subpoblacions temporals o fe-
nològiques. L’estructura de les poblacions cal
explicar-la, doncs, per una confluència de
subpoblacions espacials i temporals.
Petrocoptis montsicciana i P. pardoi
Aquests dos tàxons presenten també uns
nivells de variabilitat genètica prou superiors
als esperats per espècies endèmiques (Hamrick
& Godt, 1990), lleugerament més elevats en
P. montsicciana. Si comparem les poblacions
entre sí, no sembla existir cap correlació entre
la mida poblacional i la diversitat genètica,
puix que la població més gran (Barranc de la
Mare de Déu) mostra uns nivells de diversitat
més baixos que les poblacions més petites (La
Móra Comdal i Aiguaviva). Els dos tàxons
mostren una deficiència d’heterozigots (en
totes les poblacions els valors de H
o
 són infe-
riors als de H
e
) que, de la mateixa manera que
en S. farrenyi, no pot explicar-se per una situ-
ació d’endogàmia, sinó per una hipotètica
existència de subpoblacions. Els mecanismes
limitats de dispersió de pol·len (distàncies
curtes de vol dels pol·linitzadors i visites re-
Figura 2.  Dendrograma resultant de l´anàlisi UPGMA de les poblacions de S. farrenyi basat en la identitat
genètica de Nei (1978). Percentatge de desviació estàndard = 0,657. Correlació cofenètica = 0,552.
Dendrogram resulting from UPGMA analysis of S. farrenyi populations based on pairwise values of Nei’s (1978)
genetic identity. Percentage standard deviation = 0,657. Cophenetic correlation = 0,552.
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petitives a la mateixa planta; M. Bosch, com.
pers.) i granes (dispersió per gravetat i post-
carpotropisme de les llavors; García, 1993),
poden derivar en aquesta estructura de subpo-
blacions. Les petites taxes de germinació i
també d’instal·lació de noves plàntules obser-
vades en els dos tàxons (Sainz et al., 1996;
López-Pujol, 2000) magnifiquen aquesta
estructura, ja que limiten la introducció de
nou material genètic a d’altres subpoblacions.
Una hipòtesi plausible és considerar P.
montsicciana i P. pardoi com un parell de tà-
xons progenitor-derivatiu, en els quals s’ha
de donar: (1) una elevada identitat genètica
entre els dos tàxons, (2) que el progenitor pre-
senti més diversitat genètica que el derivatiu,
(3) que el derivatiu contingui un subconjunt
dels al·lels presents en el progenitor i (4) que
hi hagi pocs (si és que hi són presents) al·lels
únics de cada tàxon, a causa del temps
insuficient per acumular mutacions (Gottlieb,
1973; Crawford, 1983). Assumim que el tà-
xon derivatiu és P. pardoi, atès que la seva
àrea de distribució és molt inferior a la de P.
montsicciana i, a més, és l’únic tàxon de
Petrocoptis que no es troba situat a l’eix
pirenaicocantàbric. És un model que s’escau
prou bé per a aquests dos tàxons, ja que la
identitat genètica entre els dos tàxons és prou
alta en comparació amb les identitats que
s’observen entre poblacions, P. pardoi pre-
senta menys diversitat que P. montsicciana i,
a més, P. pardoi mostra uns valors, tant pel
que fa al nombre total d’al·lels com al nombre
d’al·lels únics,  inferiors a P. montsicciana. El
nucli de poblacions de P. pardoi pot haver re-
sultat d’una migració cap al sud com a conse-
qüència de l’última glaciació, implicant un cert
empobriment genètic per la restricció del flux
gènic entre les noves poblacions establertes i
el pool genètic ancestral.
Implicacions per a la conservació
La supervivència de les espècies es pot
veure afectada per dos tipus d’amenaces: les
naturals i les antròpiques. En el cas de S.
Figura 3. Dendrograma resultant de l’anàlisi UPGMA de les poblacions de P. montsicciana i P. pardoi basat en
la identitat genètica de Nei (1978). Percentatge de desviació estàndard = 9,399. Correlació cofenètica = 0,731.
Dendrogram resulting from UPGMA analysis of P. montsicciana and P. pardoi populations based on pairwise
values of Nei’s (1978) genetic identity. Percentage standard deviation = 9,399. Cophenetic correlation = 0,731.
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farrenyi, les principals amenaces són les acti-
vitats humanes (els incendis i les activitats
derivades del turisme), més que no pas les
naturals, per causa dels seus elevats nivells de
diversitat genètica. Les amenaces naturals sí
que són un important factor de risc en els dos
tàxons de Petrocoptis, relacionades amb les
petites taxes de germinació i d’instal·lació de
noves plàntules. P. montsicciana i P. pardoi
també estan sotmesos a amenaces d’origen
humà, com ara els treballs de millora de la
xarxa viària, l’escalada i l’herborització massiva.
Es proposen mesures de conservació in-situ i
ex-situ per als tàxons estudiats. Per a S.
farrenyi, donat el petit nombre d’individus
amb què compta l’espècie, és necessària
l’aplicació d’un programa de monitorització,
i també és aconsellable la creació d’una mi-
croreserva botànica. En el cas de P. pardoi,
cal esmentar que la població més gran, Bar-
ranc de la Mare de Déu, constitueix avui una
microreserva botànica (DOGV, 1994), però
no existeix cap figura de protecció suficient
per a la conservació de les poblacions de P.
montsicciana. La recol·lecció de granes i el
seu emmagatzemament a llarg termini (banc
de germoplasma), sembla una bona estratègia
de conservació per a S. farrenyi, però no pas
per als tàxons de Petrocoptis, atesa la seva
petita taxa de germinació (5,5 % en P. mont-
sicciana, López-Pujol, 2000).
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